

































y mantenimiento sobre  la superficie del vino de una película (biofilm) de  levaduras  llamada 
“velo de  flor” que aporta el aroma y  sabor  característico de estos vinos. Para dilucidar  las 
rutas metabólicas de relevancia en una condición típica de velo de  flor, se han  identificado 
enzimas  sobreexpresadas de una  levadura de  flor mediante  la  técnica de  fraccionamiento 
OFFGEL  y  detección  LTQ  Orbitrap  XL  MS.  Como  referencia  se  ha  comparado  con  una 
condición  sin  formación  de  velo  de  flor.  Los  resultados  indican  una  sobreexpresión  de 
proteínas  en  formación  de  velo  relacionadas  con  las  rutas  metabólicas  del  complejo  2‐
cetoglutarato deshidrogenasa,  la cadena de  transporte de electrones, el ciclo de  los ácidos 
tricarboxílicos (TCA) y de glioxilato, la degradación de isoleucina y leucina, y la biosíntesis de 
folato,  entre  otras.  Los  resultados  obtenidos  podrían  servir  como  una  herramienta  para 







En este estudio,  se ha utilizado  la  técnica OFFGEL y el espectrómetro de masas LTQ 














de  flor  (CVF) que contenía 10% etanol y 1% glicerol como fuente de carbono  (YNB con ácido 
glutámico como fuente de nitrógeno). Las células se recogieron en fase exponencial en ambas 
condiciones,  12  horas  y  29  días,  respectivamente.  Para  el  análisis  proteómico  se  usó  el 
fraccionador OFFGEL para su separación por punto  isoeléctrico  (pH 3‐10) y el espectrómetro 
de masas  LTQ  Orbitrap  para  su  identificación  [3].  Con  el  fin  de  comparar  la  cantidad  de 
proteínas detectadas en  la misma condición y entre  las dos condiciones, se ha realizado una 
cuantificación  relativa  utilizando  el  índice  emPAI  o  índice  modificado  de  abundancia  de 
proteínas de forma exponencial [4]. Tras la identificación y cuantificación, se seleccionaron las 











Entre  las  proteínas  más  abundantes  en  CVF  se  observó  un  mayor  número,  en 
comparación con  la condición de referencia, de aquellas que participan en rutas como  la del 
complejo  2‐cetoglutarato  deshidrogenasa,  cadena  de  transporte  de  electrones,  ciclo  de  los 
ácidos tricarboxílicos (TCA) y de glioxilato, degradación de isoleucina y leucina, y la biosíntesis 
de folato (Fig. 1). Por otro lado, las rutas metabólicas con proteínas más sobreexpresadas en la 








Las  rutas del complejo 2‐cetoglutarato deshidrogenasa y  la cadena de  transporte de 
electrones  fueron  aquéllas  que  en  CVF  presentaron  mayor  diferencia  con  respecto  a  CR. 
Ambas,  agruparon 3 proteínas más  abundantes  (Kgd1p, Kgd2p  y  Lpd1p en el primer  caso  y 
Cor1p, Qcr6p y Sdh1p) mientras que en CR, ninguna proteína con esta función fue detectada 
con mayor abundancia. El complejo 2‐cetoglutarato deshidrogenasa incluye 3 enzimas (las tres 






condición  de  referencia.  Estas  rutas  se  pueden  enmarcar  en  el  contexto  del metabolismo 
oxidativo que desarrollan las levadura de flor en condiciones de crianza biológica, a través del 
cual  el  etanol  es  oxidado  y  se  producen  subproductos  responsables  del  sabor  y  aroma 
característicos del vino fino [2,6]. 
 
Además,  un  alto  porcentaje  de  proteínas  con  más  abundancia  en  CVF  fueron 
agrupadas  en  dos  rutas  de  degradación  de  aminoácidos  y  en  la  síntesis  de  foltato.  Estos 





alimenticios y bebidas  fermentades  [7]. En cuanto al  folato, o vitamina B9, se  identificaron 6 
proteínas más  abundantes  bajo  esta  condición  que  están  relacionadas  con  su  síntesis.  Este 
compuesto contiene propiedades  saludables y  se usa como aditivo alimenticio ya que el  ser 
humano  es  incapaz  de  sintetizarlo  [8,  9].  Futuros  análisis metabolómicos  se  requieren para 








Como  resultado  de  un  análisis  proteómico,  se  ha  detectado  un  alto  porcentaje  de 
proteínas  presentes  en  altas  concentraciones  en  la  condición  de  formación  de  velo  de  flor 
relacionadas con las rutas metabólicas del complejo 2‐cetoglutarato deshidrogenasa, la cadena 
de  transporte  de  electrones,  el  ciclo  de  los  ácidos  tricarboxílicos  (TCA)  y  de  glioxilato,  la 
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